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Resumen
Los recursos hídricos del suelo se verán reducidos como consecuencia del cambio cli-
mático, por tanto se hace indispensable entender la respuesta fisiológica de las raíces a con-
diciones de sequía. Los genotipos ‘Garnem’ almendro x melocotonero (P. amygdalus x P.
persica) y sus descendientes, el trihíbrido ‘P.2175’ x ‘Garnem’-3 y el trihíbrido ‘P.2175’ x
‘Garnem’-9 (P. cerasifera x [P. amygdalus x P. persica]) se sometieron a un periodo de déficit
hídrico. Se analizó conductancia estomática y potencial hídrico foliar, así como la expresión
de cuatro genes mediante RT-qPCR relacionados con la síntesis de ABA. Los factores de
transcripción dedo de zinc A20/AN1, y bZIP mostraron diferencias de expresión con los
genes funcionales: una proteína LEA y una dehidrina, tanto en el tratamiento como en la
recuperación, sugiriendo un papel regulador en la respuesta al estrés en los distintos geno-
tipos estudiados.
INTRODUCCIÓN
El calentamiento global conlleva una disminución de las precipitaciones de entre un 10 y un
35%, la cual se traduce en una reducción del 25% de los recursos hídricos presentes en el suelo.
Ante estos nuevos escenarios se necesita estudiar como los arboles perciben la sequía y reaccio-
nan activando diferentes mecanismos de evitación y tolerancia. En la inducción de estos meca-
nismos están involucrados los factores de transcripción (FTs), que regulan la expresión de genes
funcionales, de la familia de proteínas LEA (Allagulova et al., 2003; Shinozaki y Yamaguchi-
Shinozaki, 2007). Los híbridos almendro x melocotonero (GxN) están muy adaptados a las con-
diciones edafoclimáticas mediterráneas. Estos híbridos han servido para la creación de nuevos
genotipos de Prunus, en los cuales es necesario seleccionar para la tolerancia a estreses abióticos.
El objetivo de este trabajo fue el estudio de los perfiles de expresión de 4 genes relacionados
con la ruta de biosíntesis del ABA: dos TFs y dos proteínas LEA en tres genotipos de Prunus so-
metidos a estrés hídrico. Los resultados obtenidos servirán en un futuro para la selección de ma-
terial tolerante a sequía dentro del programa de mejora de patrones para frutales de hueso.
MATERIAL Y MÉTODOS
Plantas del híbrido almendro x melocotonero ‘Garnem’ (P. amygdalus x P. persica) y sus
descendientes, los trihíbridos ‘P.2175’ x ‘Garnem’-3, ‘P.2175’ x ‘Garnem’-9 (P. cerasifera x [P.
amygdalus x P. persica]), fueron sometidas a un periodo de déficit hídrico de 15 días con un
contenido de humedad del sustrato del 35%. Se registraron datos de conductancia estomática y
de potencial hídrico foliar a lo largo del tratamiento y el periodo de recuperación de 15 días. Se
muestreó tejido de raíz y floema en plantas estresadas a los 0, 10, 15 días de tratamiento y a los
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10 y 15 días de recuperación. A partir de 2,5 μg de ARN, se obtuvo el ADNc correspondiente
mediante transcripción inversa. La RT-qPCR se llevó a cabo con el ABI 7900 (Applied Bios-
ystems) y el kit PerfeCTA SYBR Green Supermix, ROX (Quanta Biosciences), utilizándose
como gen de referencia la actina de Prunus persica. Los genes analizados fueron un dedo de
zinc A20/AN1 (ppa012373m) y un factor de transcripción bZIP (ppa013046m), además de una
dehidrina (ppa005514m) y una proteína LEA (ppa008651m). La expresión relativa fue medida
mediante el procedimiento de curva estándar relativa.
RESULTADOS Y DISCUSIÓN
En condiciones de sequía, los niveles de expresión en los 4 genes analizados fueron mayores
en tejido de raíz que en el del floema, que podría ser debido a la mayor acumulación de ABA en
la raíz que en brotes (Sharp, 2002). Se observó una activación a los 15 días de tratamiento y una
represión en el periodo de recuperación lo que indicaría que estos genes juegan un papel impor-
tante en la respuesta al estrés hídrico (Vij y Tyagi, 2006; Shinozaki y Yamaguchi-Shinozaki,
2007). ‘Garnem’ y el trihíbrido-3 presentaron unos valores menores que el trihíbrido-9 en los
dos FTs y en la proteína LEA, a los 15 días de estrés. Aunque la expresión de la dehidrina en el
trihibrido-3 fue mayor que en ‘Garnem’ pero menor que en el trihíbrido-9, el cual mostró los va-
lores de expresión más altos para los 4 genes estudiados. Los bajos valores de los genes bZIP y
A20/AN1 durante el tratamiento con respecto a la dehidrina y la proteína LEA, indicaría que la
inducción de estos genes se produce en las primeras fases de la respuesta al estrés, desencade-
nando la expresión de la dehidrina y la proteína LEA en una fase posterior adaptativa (Shinozaki
y Yamaguchi-Shinozaki, 2007). Estos resultados junto con los valores de potencial hídrico foliar
indicarían que los 2 trihíbridos presentan una mayor tolerancia a la sequía que su parental ‘Gar-
nem’, y mayor en el trihíbrido-9 que en el trihíbrido-3.
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